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本研究では，この解析手法を一塩基多型 (single nucleotide polymorphism; SNP) を対象とし
たゲノムワイド関連解析 (genome-wide association study; GWAS) に応用し，SNPと治療の
交互作用の検出を試みた．具体的な事例として，脳梗塞の再発を主要エンドポイントとした，マ
ルチビタミン剤の高用量摂取に関する多施設共同二重盲検ランダム化比較試験「VISP
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において，各SNPの順位付けを決める統計量は𝑅ODP 𝒃𝑗, 𝚺𝑗 = ൗመ𝑓1 𝒃𝑗, 𝚺𝑗 𝑓0 𝒃𝑗, 𝚺𝑗 であり，こ
の統計量が大きいSNPを優先的に抽出する．抽出したSNP群に対するfalse discovery rate
(FDR)は，各SNPの疾患関連の事後確率から推定できる．
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